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Introduction. Sugar beet is the main source of sugar with about 35% of the world's sugar production. 

It is affected by various pathogenic factors. The most important pathogens that lead to sugar beet root 

rot is the Rhizoctonia solani fungus, which exists in many areas of sugar beet cultivation. Given that 
conventional breeding methods for resistance to this disease are difficult and time-consuming, the 

development and identification of resistance-associated markers and the determination of the locus 

controlling resistance to this disease can significantly accelerate root rot resistance breeding programs 

and provide a new perspective for plant breeding advances. To achieve resistant cultivars, the 

development of markers related to resistance can help breeding programs. In this regard, the aim of this 

research is to identify molecular markers associated with rhizoctonia resistance genes to accelerate the 
screening of sugar beet breeding materials. 

Materials and Methods. In this study, 20 pairs of primers were used to investigate 10 susceptible and 

10 resistant plants from two F2 populations in order to identify molecular markers linked to the 
resistance gene to rhizoctonia root rot of sugar beet. The primers were examined in terms of band 

pattern and the bands were scored based on their presence or absence (zero and one). DNA extraction 

was performed using Modified Dellaporta et al. (1983) or Norouzi (2003), and PCR was used with a 
BIO RAD thermocycler. Cluster analysis and grouping of genotypes were performed using Jaccard 

similarity coefficient and UPGM method and principal component analysis (PCOA) based on distance 

matrix using NTSYS: pc 2.1 software. 
Results and Discussion. In this experiment, SSR markers were able to identify 31 alleles with a range 

of one to four alleles in each gene location and reproduce 355 locations. The average amplified 

location for 20 primer pairs was 17.75 and the range of polymorphic information content change was 
0.54 to 0.75 with an average of 0.66. The range of similarity coefficient obtained from SSR markers 

varied from 0.35 to 0.9. In breeding programs, the varieties that have the least similarity are the best 

plants for crossbreeding. The cophenetic correlation coefficient was obtained based on the Jaccard 

similarity coefficient of 0.76. Based on the cut line, a cluster diagram was created with six subgroups 

at a distance of 0.46. Also, the results of principal component analysis showed that the first five 

components explained about 59% of the total variation between lines. With the studies conducted, five 
markers (SSR: 4, 10, 23, 32, and 50) were able to distinguish between 15% - 40% of plants sensitive 

and resistant to rhizoctonia root rot.  

Conclusion. According to studies conducted on the genetic diversity of different sugar beet plants 
using SSR markers, some plants were not included in their similar group, despite having a resistant or 

susceptible phenotype to root rot disease. Based on the results of this study and the results of previous 

research, it can be concluded that the resistance or sensitivity of sugar beet plants can be influenced by 
one or more specific genes and the presence or absence of these genes, does not necessarily cause 

genetic similarity or dissimilarity of genotypes with each other. For the final confirmation and 

validation markers, more sensitive and resistant samples will be tested with the selected SSR and the 
best marker(s) will be introduced. 
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که منجر  ییمارگرهایب نیشکر جهان است. از مهمتر دیدرصد از تول 35قند و شکر با حدود  یچغندرقند از منابع اصل
از مناطق کشت چغندرقند  یاریباشد که در بسیم Rhizoctonia solani قارچ شودیچغندرقند م شهیر یدگیبه پوس
 یاصلاح یهابه برنامه تواندیمرتبط با مقاومت م ینشانگرها یافتن به ارقام مقاوم، یابیدست یدارد. برا شیوع

 ییایزوکتونیر یدگیبه ژن مقاومت به پوس وستهیپ یمولکول ینشانگرها ییجهت شناسا پژوهش نیکند. در اکمک 
 نیاستفاده شد. ا 2F تیبوته مقاوم از دو جمع 10بوته حساس و  10 یبررس یجفت آغازگر برا 20چغندرقند،  شهیر

 یادداشت( کیوجود )صفر و  ایوجود عدم قرار گرفتند و نوارها بر اساس  یمورد بررس ینوار ینظر الگو زآغازگرها ا
تشابه جاکارد و روش  بیاز ضراستفادهبا یمولکول یهابر اساس داده هاپیژنوت یبندو گروه یاخوشه هیشدند. تجز
UPGMA یاصل یهابه مولفه هیو تجز (PCOAبراساس ماتر )افزار از نرماستفادهبا لهفاص سیNTSYS:pc 2.1 

 ییشناسا یتا چهار آلل در هر مکان ژن کیآلل را با دامنه  31توانستند  SSR ینشانگرها شیآزما نیانجام شد. در ا
 یمحتوا رییو دامنه تغ 75/17جفت آغازگر  20 یشده برا ریمکان تکث نیانگی. مندینما ریان را تکثمک 355و 

تا  15 نی( ب50و  SSR4 ،10 ،23 ،32 ( دست آمد. پنج نشانگربه 66/0 نیانگیبا م 75/0تا  54/0 یلاطلاعات چندشک
 یو اعتبارسنج دییتا ی. براکردند زیرا متما شهیر ییایزوکتونیر یدگیحساس و مقاوم به پوس اهانیدرصد گ 40

 نیبرتر تیو در نها شیشده آزماانتخاب یهاSSRحساس و مقاوم با  یهااز نمونه یشترینشانگرها، تعداد ب
  خواهند شد. ینشانگر)ها( معرف
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 . مقدمه 1

کننده ساکارز در نواحی مدیترانه است که تنها محصول ذخیرهو قند در جهان  هکنندچغندرقند یکی از دو محصول مهم تأمین
هزار  90ود و سطح کشت آن در ایران حد ریشه یلیون تنم 281با عملکرد  میلیون هکتار 4/5 بر سطح کشت جهانی آن بالغ

 35کشت چغندرقند که حدود   (FAOSTAT, 2023).برآورد شده است 2023با عملکرد پنج میلیون تن ریشه در سال  هکتار
 نیاز مهمتر یکی زای مختلف قرار دارد.دهد، تحت تأثیر عوامل بیماریدرصد از تولید شکر جهان را به خود اختصاص می

(. در Haque & Parvin, 2021باشد )یم  Rhizoctonia solaniشود قارچیچغندرقند م شهیر یدگیکه منجر به پوس ییمارگرهایب
عملکرد، درصد قند و (. با شیوع این بیماری Soltani Nezhad, 2008است ) مارگریب نیا ریتحت تأث یاکثر مناطق چغندرکار رانیا

 (.;Soltani Nezhad, 2008 Misra et al., 2023) ابدییچغندرقند آلوده به شدت کاهش م هایشهیقابلیت سیلوپذیری ر
 باشدمی متنـوع بـسیار مجموعـه یـک اکولوژیکی و زاییبیماری ژنتیکـی، تنوع تاکسونومیکی، نظر از ریزوکتونیا

(Wounde 2015; Mordue et al., 1989). برگـی بلایـت و طوقـه و ریـشه پوسـیدگی گیـاهچـه، مرگ عامل گونه این 
 گردیده گزارش آن جمعیـت از بـالایی بسیار ژنتیکی تنوع و Abawi et al., 1986; Pethybridge et al., 2018))ده بو چغندرقند

 (Vi1ga1ys & Cubeta, 1994). اطـلاق شده است  مرکب آن، گونه به لذا ؛است
 شودیم ی دیدهاحفره یدگیساوقات پو یگاه ایو طوقه  شهیر یدگیدر مرحله بلوغ به صورت پوس R. solaniاز  یناش یماریب

.(Pethybridge et al., 2018; Windels et al., 2009) بودن در ن در فعالی آبالا ییقارچ در کنار توانا نیا یزبانیم عیوس دامنه
ی کردهایرو شامل کاوش این بیماری، تیریمداز نظر  قاتیتحق یهاشرفتیکند. پیکنترل قارچ را دشوار می، لآخاک و مواد 

کاهش  ،یماریب داریپا تیریمد لیپتانس، نوآورانه یهاراهبرد نی. اباشدمی شناسیزیست کنترل ی جدیدهاو روش ست فناوریزی
 یماریب تیریمد(. Misra et al., 2023به دنبال دارد )را  یطیمحستیرساندن اثرات زحداقلو به یمعمول یهاکشاتکا به قارچ

(، ;Abawi et al., 1986 Hecker & Ruppel, 1977; Pethybridge et al., 2018) زبانیرمیبا محصولات غ یشامل تناوب زراع
( و Pethybridge et al., 2018) کش در طول فصلبذر، کاربرد قارچ ماریت ،(Harveson, 2003هرز ) یعلفها حیصح تیریمد
 مداوم یگرغربال. است سازگار با مناطق تولیدهای مقاوم در ترکیب با استفاده از گونه (Schneider, 1982) یزراع تیریمد

 نیتراز موفق قوی ارقام مناسب وبه  گیریدورگ یهابرنامه قیمقاومت از طر یهامنابع مقاومت و انتقال ژن یی، شناساژنیخزانه
. (Panella, 1998; Gaskil, 1968) طوقه در چغندرقند استو  شهیر یدگیپوس یماریب یمنف یامدهایکاهش پ یبراها روش
 کرده است جادیچغندرقند ا کیژنوم قاتیتحق یبرا یابزار ارزشمند B.vulgarisکامل ژنوم  یتوالنین همچ

 (Norouzi et al., 2024). 
، توسعه و شناسایی نشانگرهای بر استمشکل و زمان یماریب نیمقاومت به ا یبرا ی معمولاصلاح به اینکه روشهایتوجهبا

های اصلاحی مقاومت در طور قابل توجهی برنامهتواند بهکننده مقاومت به این بیماری میعیین مکان کنترلمرتبط با مقاومت و ت
 های اصلاح گیاهان فراهم کندانداز جدیدی را برای پیشرفتبرابر پوسیدگی ریشه را تسریع و چشم

 MirMohammadi Maibody & Golkar, 2019, Mirsa 2023, Norouzi et al., 2024).) 
 QTL)( و حتی تعدادی مکان ژنی کمی )partial dominance( ،)Hecker & Ruppel, 1977های غالب نسبی )گرچه ژن

(Lein et al., 2008 )یژن گاهیبر حداقل دو جا یبتنو م اند، ولی این صفت کمی استبرای مقاومت به این بیماری شناسایی شده 
 توان رد کردهای کوچک و ژنومی را نمیQTLو سهم  باشدیم هردهندییثر و تغاکم یهاژن ریبه همراه سا

 (Norouzi et al., 2024 .) 
برای  ،231و لاین حساس  FC-709-2 حاصل تلاقی بین لاین مقاوم چغندرقند 2F ( از یک جمعیت ,2011Nazariنظری )

ا ب  AFLPرنشانگر حاصل تنها یک نشانگ 75از بین ند. استفاده کرد STS و ISSR، AFLPی یابی ژنتیکی با کمک نشانگرهامکان
چهار  (Hassani et al., 2018) حسنی و همکاران .مورگان شناسایی شدسانتی 2/19کمترین فاصله به آلل مقاومت و در حدود 

شش تنوع فنوتیپی مقاومت را پو درصد 43 در مجموع مرتبط با مقاومت به ریزوکتونیای چغندرقند شناسایی کردند که SNP توالی
برای ژن مقاومت به  SNP موفق شدند یک نشانگر SNP با غربال هزاران توالی (Ravi et al., 2022) راوی و همکاران .دادمی
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ن در شرکت تولید امحقق همچنینداد. می درصد تنوع فنوتیپی صفت را پوشش 10دست آورند که حدود هریزوکتونیا در چغندرقند ب
ژن اصلی و  QTL (3-2 تعداد پنج ،شانگرهای پیوسته با مقاومت به این بیماری در گلخانهروی نپژوهشی  در آلمان KWSبذر 

  (Rajabi & Aghaeezadeh, 2013).کردند تعداد زیادی ژن تغییردهنده( شناسایی
 باشد. نشانگرهاییا ریزماهواره می SSRترین نشانگرهای مولکولی در بررسی چندشکلی، نشانگر یکی از بهترین و سریع

SSR در ژنوم تمام یوکاریوت( ها وجود داردLi et al., 2010 .)SSRیابی ژنتیکی و مطالعه ها به دلیل فراوانی زیادشان برای مکان
 .(Naghavi et al., 2005باشد )الی هستند و استفاده از آنها بسیار ساده و راحت میجمعیت، نشانگرهای ایده

رهای ریزماهواره به دلیل داشتن خصوصیات همچون وراثت همبارز، فراوانی و های مولکولی، نشانگدر بین تمام تکنیک
های خویشاوند، توزیع در نواحی مختلف ژنوم )در هر دو نواحی رمز کننده تکرارپذیری بالا، چندشکلی زیاد، قابلیت انتقال به گونه

coding  و غیر رمزکنندهnon codingای به منظور بررسی تنوع ژنتیکی طور گستردهاللی و پوشش وسیع ژنوم به(، ماهیت چند
ای پلیمراز با وسیله کاربرد واکنش زنجیرههسازی و تشخیص آنها ب(. همچنین سهولت آشکارHag et al., 2014شوند )استفاده می

 آنهاستشود از دیگر مزایای طراحی می (Flanking region) دو آغازگر اختصاصی که از برخی نواحی مجاور ریزماهواره

 (Sharma et al., 2014). 
گزینش فنوتیپی اغلب در معرض اثر  .شوددر روش معمول از ارزیابی فنوتیپی مقاومت در گلخانه یا میکروپلات استفاده می

بر، غیرقابل اعتماد و گاهی مستلزم انتظار طولانی آن گزینش برخی صفات پرهزینه، زمانبرعلاوه ؛متقابل ژنوتیپ و محیط است
نباتات بوده های اصلاحی همواره یکی از موضوعات مهم اصلاحرای ظهور صفت است. افزایش کارایی گزینش و تسریع برنامهب

های مقاومت به ریزوکتونیا جهت تسریع در است. در همین راستا هدف از این تحقیق شناسایی نشانگرهای مولکولی مرتبط با ژن
 شد.باگری مواد اصلاحی چغندرقند میغربال

 

 شناسی پژوهشروش. 2

 مواد گیاهی. 2-1

و  2F (A-2Fچغندرقند حساس و مقاوم به ریزوکتونیا و دو جمعیت  ینمواد گیاهی مورد مطالعه در این تحقیق شامل ژنوتیپ والد
B-2Fبرگ از  های قبل در گلخانه موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه بذر چغندرقند تهیه و نمونه( حاصل از آنها بود که در سال

 داری شده بود. گراد جهت استفاده آتی نگهدرجه سانتی -80والدین دو جمعیت آنها در فریزر 

 سازي مايه تلقیحآماده. 2-2

ای، دو خورده و پس از ریختن داخل ظروف شیشهساعت داخل آب خیس 24به مدت  چغندرقندجهت تهیه مایه قارچ، ابتدا بذور 
رشدیافته روی محیط کشت  (AG 2-2,133) های مورد نظرد. سپس قطعاتی از جدایهساعت ضدعفونی شدن 24بار به فاصله 

PDA (Potato Dextros Agar)  گراد رشد داده شدند. درجه سانتی 27-25روز در دمای  21و به مدت  1.10130.0500با کد
 . (et al., 2004 Mahmoudi) به قارچ آلوده شوند چغندرقندهای صورت مرتب و روزانه تکان داده شدند تا دانهها بهارلن

 ياگلخانه یابيارز. 2-3

( و FC-201-33076رفته در این تحقیق شامل اوتایپ حساس به ریزوکتونیا )کاربه 2F)والدین دو جمعیت  2Fاز بذور دو جمعیت 
گلخانه همراه با  گلدان( در 500گلدان )در مجموع  250( بوده است( از هرکدام S1-8627افشان مقاوم به ریزوکتونیا )گرده
زنی کاشته شد و تا زمان مایه دنقردنغچ. ابتدا در هر گلدان پنج عدد بذر شدهای شاهد حساس و مقاوم به ریزوکتونیا کشت بوته

مانده در هر گلدان به یک عدد رسید. بعد از رسیدن گیاهان به سن هشت هفتگی در هر گلدان شش عدد دانه باقی تعداد بوته
در عمق سه سانتیمتری در نزدیکی ریشه قرار داده شد. جدایه مورد استفاده در این تحقیق از  R. solani آغشته به قارچ چغندرقند

صورت (. چهار هفته پس از تلقیح، ارزیابی ناشی از فعالیت قارچ بهMahmoudi et al., 2004بود ) AG 2-2,133آناستوموزی گروه 
انجام شد. در این روش ( Buttner et al., 2004یاس یک تا نه باتنر و همکاران )ها با روش مقهر یک از گلدان دهی به بوتهنمره

 سه بین یک تا پنج درصد،های سالم )فاقد زخم و لکه روی ریشه(، نمره دو حدود یک درصد، نمره نمره یک گیاهان دارای ریشه
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درصد،  75تا  50درصد، نمره هفت بین  50تا  25درصد، نمره شش بین  25تا  10درصد، نمره پنج بین  10تا  پنجنمره چهار بین 
باشند. در نمره نه گیاه از بین رفته و ریشه درصد سطح ریشه دارای زخم و شانکر ناشی از ریزوکتونیا می 75نمره هشت بیش از 

نمره بیماری انتخاب و  بوته مقاوم با توجه به 10بوته حساس و  10برداری اولیه گیاهی، ابتدا باشد. برای نمونهکاملاً پوسیده می
 (.1های مربوط صورت گرفت )جدول از برگ DNAاستخراج 

 DNAاستخراج . 2-4
های حساس و مقاوم به بیماری ریزوکتونیا با استفاده از های فریزشده نمونهگرم بافت برگ 50-100ازژنومی،  DNA استخراج

برای . ( صورت گرفتNorouzi, 2003) ینوروز یا روش و et al., 1983)  (Modified Dellaportaروش دلاپورتای تغییریافته
. شداستفاده از الکتروفورز ژل یک درصد و دستگاه نانودراپ اسپکتروفوتومتر شده های استخراجDNAو کمیت  ارزیابی کیفیت

یت استخراج بالایی هایی که کیفنانوگرم در میکرولیتر رقیق شدند و نمونه 100پس از تعیین غلظت، به غلظت   DNAهاینمونه
 داشتند مورد استفاده قرار گرفتند.

 چغندرقندSSR با استفاده از نشانگرهاي (PCR) مرازاي پلیواكنش زنجیره. 2-5

، PCR ایجاد بهترین شرایط انجام شد. برای BIO RADمراز با دستگاه ترموسایکلر ای پلیژنومی و واکنش زنجیره DNAتکثیر 
میکرولیتر بود که  PCR، 14. حجم کلی هر واکنش شدتعیین  DNA های مناسب نمک، آغازگر وظتغل ،توسط آزمون گرادیان

شده، یک )امپلیکون، دانمارک(، پنج میکرولیتر آب مقطر ضدعفونی PCRشامل شش میکرولیتر مخلوط آماده )مسترمیکس( 
 2جفت آغازگر و توالی آنها در جدول  25اسامی ژنومی بود ) DNAو یک میکرولیتر از SSR میکرولیتر از هر یک از نشانگرهای 

 آورده شده است(.
 تکثیری شامل چرخه 40ال آندقیقه، به دنبگراد برای پنج درجه سانتی 95 درکردن ابتدایی واسرشت شامل PCR رنامهب

 DNAثانیه و تکثیر  30رای گراد بدرجه سانتی 62 تا 50 ثانیه، اتصال آغازگر در 30ر دگراد درجه سانتی 94 کردنمرحله واسرشت
لازم به ذکر دقیقه انجام شد ) 10گراد برای درجه سانتی 72ثانیه و بعد از آن تکثیر نهایی در  30گراد برای درجه سانتی 72 در

 .است که دمای مرحله اتصال آغازگر برای هر نشانگر با توجه به توالی آن در نظر گرفته شد(
ها، هفت میکرولیتر از در هر جایگاه ژنی و تفاوت نوارها در جدایه SSRنشانگرهای چندشکلی حاصل از  برای مشاهده

( به مدت سه TBEلیتر بافر میلی 100در  Safe Stainدرصد )حاوی سه میکرولیتر رنگ  5/2روی ژل آگارز دو تا  PCRمحصول 
 داکو توسط دستگاه ژل UV ژل با اشعه برده شد. تصویر 100ساعت در ولتاژ 

 (Gel Logic QUANTUM ST4, Germany) برای تعیین اندازه قطعات از نشانگر با نوارهای استانداردبرداری شد. عکس 
 bp 3000-100  ،شرکت سیناکلون(cat.NO.SL7041 استفاده )شد . 

 تجزيه آماري. 6-2

( برای هر جفت آغازگر 0وار )( و عدم وجود ن1محصولات تکثیر شده حاصل از نشانگرهای ریزماهواره، براساس وجود نوار )
های مولکولی از ضریب ها بر اساس دادهبندی ژنوتیپاختصاصی به منظور تشکیل ماتریس دوتایی کدگذاری شد. برای گروه

استفاده  روش دورترین همسایه و UPGMCدر مقایسه با UPGMA تشابه جاکارد در مقایسه با دایس و تشابه مقابل ساده و روش 
 بر اساس ماتریس فاصله با استفاده از (PCOAهای اصلی )ها و تجزیه به مولفهبندی ژنوتیپای برای گروهشهشد. تجزیه خو

 (.(Rohlf, 2000انجام شد NTSYS:pc 2.1 افزار نرم

با  PIC اطلاعات چندشکلیمحتوای  شاخصو   این مطالعه نسبت چندشکلی نشانگرها با استفاده از فرمول در

در یک  jو  i هایراوانی آللف و   ر این فرمول(. دet al Prasad ,.2000محاسبه شد )  =1PIC -  فاده از فرمولاست
انتخاب   UPGMA ای به روشهبه ضریب همبستگی کوفنتیک در نهایت تجزیه خوشتوجهباشد. بامی ریزماهواره مکان مشخص

مولفه اصلی اول برای تایید یا عدم  پنجبعدی حاصل از سه بعدی ودو ها با استفاده از نمودارد. سپس پراکنش ژنوتیپو انجام ش
برش با استفاده از ، مکان خطجمعیت بندیجهت تفکیک و گروه همچنین .شدای بررسی بندی حاصل از تجزیه خوشهتایید گروه

 .شدروی محور فاصله مشخص  اردجاک روش جذرگیری و میانگین ماتریس تشابه
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 .مورد مطالعه های حساس و مقاوم چغندرقندمشخصات بوته .1جدول 

Table 1. Characteristics of the susceptible and resistant sugar beet plants under study. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 و بحثهاي پژوهش يافته. 3
طراحی و شناسایی شد.  SSRنشانگر  3200تعداد  NCBI استفاده از سایتو با  oligo analyzer و primer3افزار با استفاده از نرم

کروموزوم  نه شده درشناسایی هایجهت تثبیت و اطمینان از حضور توالی NCBIدر سایت  genome data viewer با استفاده از
های والد حساس و ه این آغازگرها روی نمونههای اولیبررسیتایید و سفارش داده شدند. با  SSRجفت آغازگر  62، چغندرقند

های بوته( که از آنها برای آزمون در تکNorouzi et al., 2024معرفی شده بود ) SSRمقاوم به ریزوکتونیا، از قبل تعدادی آغازگر 
 (.2ها استفاده شد )جدول جمعیت

( مورد بررسی قرار گرفت. پنج آغازگر 2)جدول  SSR آغازگر 25( با استفاده از 1های مورد مطالعه )جدول تنوع ژنتیکی بوته
 و SSR9, SSR10, SSR20, SSR23 ,SSR32 SSR45,جفت آغازگر شش نتوانستند نوار واضحی ایجاد کنند و حذف شدند.

SSR50 درکل آغازگرهای . (2و  1)شکل  مورد بررسی نشان دادند هایبوتهارهای چندشکل را در نوSSR  ید نوار تول 31توانستند
 3/1بوته برابر  20شکل و بقیه نوارها چندشکل بودند. میانگین تعداد نوار برای هر آغازگر در تک رکنند که از این تعداد پنج نوا

آغازگرهای  بود. 75/17آغازگر  20دند که میانگین مکان تکثیر شده برای کرمکان را تکثیر  SSR ،355بود. همچنین نشانگرهای 
های با چهار نوار بیشترین چندشکلی را نشان دادند. بیشترین مکان تکثیر شده مربوط به بوته 23آغازگر با سه نوار و  45و  9

 مقاوم به ریزوکتونیا بود.  
 

 ردیف بوته وضعیت د بوتهک

S1 

ی 
دگ

آلو
ت 

شد
س )

سا
ح

(9تا7
 

 HM1990 1افشانگرده

S2 F2 (FC-201*HM1990) 2 

S3 F2 (FC-201*HM1990) 3 

S4 F2 (FC-201*HM1990) 4 

S5 F2 (FC-201*HM1990) 5 

S6 F2 (FC-201*HM1990) 6 

S7 F2(OT-940150*OT-940184) 7 

S8 F2(OT-940156*OT-940184) 8 

S9 OT-FC-201-9 9 

S10 OT-FC-201-9 10 

R1 

ی 
دگ

آلو
ت 

شد
م )

قاو
م

1 
(3تا 

 

 FC-201 11افشان گرده

R2 F2 (FC-201*HM1990) 12 

R3 F2 (FC-201*HM1990) 13 

R4 F2 (FC-201*HM1990) 14 

R5 F2 (FC-201*HM1990) 15 

R6 F2 (FC-201*HM1990) 16 

R7 F2 (FC-201*HM1990) 17 

R8 F2 (FC-201*HM1990) 18 

R9 F1(OT-940206*OT-940184) 19 

R10 OT-FC-201-9 20 
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 .SSRآغازگر  25فهرست و مشخصات جفت  .2 جدول

Table 2. List and characteristics of 25 SSR primer pairs. 

ایگاه کروموزومی ج

 آغازگر

 

 دمای اتصال

 )سلسیوس( 

  غازگرآتوالی 

 

 آغازگر

ف
دی

ر
 ریورس 

ʹ5-ʹ3 

 رواردفو

ʹ3-ʹ5 

1 52 CGCTATCCTCTTCGTCAA TATTGTTCTAAGGCACGCA SSR-1 1 
2 58 ACCATCAAGCCAATCAGTAA TGAGGAGAGAGAAAGTGAAGA SSR-2 2 

4 58 AGAAGTAGAAGGCAACTCCAC AGACTGAAGATAGAGCAAGGG SSR-4 3 

6 54 GAGAGAACAGAGTCCAAAGGT ACATCAACAACAACAACAACA SSR-9 4 

6 62 CAACTGATTTTACTAGCTCACCAC GCGCTATCAAGATTCCACTGCAGCAGAC SSR-10 5 

8 58 CAACACCAGGTCGATGTTTG ACGAGGAACAAATCCACACC SSR-11 6 

7 60 GAGCCAATCAATCTTCAGCC GGTTTGCACTTTTCTTAGATGG SSR-13 7 

6 56 TTACAACAACAACAACAACAAA ATCAAACTCCTCCTCTGTCTC SSR-14 8 

4 56 AAGTTCAGTTCAGATTAGTTCAG TGGCAAGTGTATGTGTTCTTT SSR-16 9 

2 60 TCTACCTTGCCCGTAAACT ATAACTCTCGCCTACAAATGA SSR-19 10 

5 60 GGCTTTAGTCTTATTGCTGTG GGTGGTTATGCTCCTCCT SSR-20 11 

5 58 ACTGTGAGCAATCATCTACC ATCTTCTTGACTTGGCTCTC SSR-21 12 

1 56 CTCACATTGCGTCCCTTT CTCATCCTTCTCTCTCTTTCC SSR-23 13 

1 54 AGTCTCAGGATGATGCCC GCAGAAGGTTGAAGAAGAA SSR-25 14 

3 54 GGAGAGAGAGAATGAGTAAGG CTGTGCTTTCAGACCAAATC SSR-29 15 

3 52 AAGGTTAGGGTTTAGGGTATT AGATTGTATTATTGTTGTTGGAG SSR-31 16 

4 54 AGAAGTAGAAGGCAACTCCAC AGACTGAAGATAGAGCAAGGG SSR-32 17 

4 54 ACTCCACCCATCCACATCAT TGTGGATGCGCTTTCTTTTC SSR-34 18 

6 52 CACCAATAACCAAAGAAACAA AACCCTAACCCTAACCCTAAC SSR-43 19 

7 52 TCAAGAAGCAGAAGAATGAGA TACGAGTTCCAAGAATGGTG SSR-45 20 

7 52 TGACTTATCAAACAACCCTGA AACAGCAACAAGAGATGGTAG SSR-50 21 

7 56 TGTCGCCTGAGAAATGAA GACGAATCAAACCCTCCT SSR-52 22 

8 52 GGTGAAACGAAAGGAAACC ATACCAACATCAGCGTCAA SSR-55 23 

8 52 AACGGTAAAGAATCAACCATC ATCAGCGTCAACCACAAC SSR-56 24 

9 50 TTCAAGGAACCAGTAAAGAAA AGAGGGAGCATCAAAGAATAG SSR-58 25 

 



 1404، سومه و ششم، شمارة علوم گیاهان زراعی ايران، دورة پنجا مجلة                                                                                           118

 

 

 
 (شهیر یدگیمقاوم به پوس 20-11حساس و  10-1نمونه چغندرقند ) 20در SSR23آغازگر  ینوار یالگو. 1شکل 

 .3kbp: نشانگر وزن مولکولی M ،درصد 5/2ژل آگارز  یرو 

Figure 1. Banding pattern of the SSR23 primer in 20 sugar beet samples (1–10 susceptible and 11–

20 resistant to root rot) on a 2.5% agarose gel. M: 3 kbp molecular weight marker. 

 

 
 (  به پوسیدگی ریشه مقاوم 20-11حساس و  10-1نمونه چغندرقند ) 20درSSR50 آغازگر  ینوار یالگو .2شکل 

 .3kbp: نشانگر وزن مولکولی M. درصد 5/2ژل آگارز  یرو
Figure 2. Banding pattern of the SSR50 primer in 20 sugar beet samples (1–10 susceptible and 

11–20 resistant to root rot) on a 2.5% agarose gel. M: 3 kbp molecular weight marker. 

 
یا سیستم نشانگر  مکان ژنیدادن کارایی یک معیاری معمول برای نشان (PIC) ت چندشکلیلاعاحتوای اطآماره ژنتیکی م

مربوط به  (PIC) بیشترین میزان محتوای اطلاعات چندشکلیبود.  66/0ی مورد بررسی هابوتهمیانگین این آماره در کل  است.
( مربوط 0شکل داشتند )مقدار که نوارهای تکژنی  هایمکاناز به غیر کمترین آن و  75/0به مقدار   SSR9و SSR2 مکان ژنی

 برای کل جفت آغازگرها PICبا میانگین  75/0تا  54/0شکلی دامنه تغییر محتوای اطلاعات چند .بود 54/0به مقدار  SSR45به 
آلل و دامنه  58با  SSR انگر( شناسایی هفت نشAskarinejad et al., 2016نژاد و همکاران )عسکری .(3)جدول د دست آمهب /66

برای کل آغازگرها را بیان  76/0 شکل به ازای هر جفت آغازگر و میانگین چندشکلیآلل با متوسط هفت نوار چند 11چهار تا 
های مهم نشانگرهای مولکولی در نظر محتوای اطلاعات چندشکلی به عنوان یکی از ویژگیهرچند داشتند. در هر مکان ژنی 

، اما در مورد بررسی و ارتباط با (Junjian et al., 2002) کار رودهتواند برای ارزیابی تمایز نشانگرها از هم بو می شودگرفته می
حساس ی هاتوانست با تشکیل نوار فقط در بوتهنوار بود تککه  SSR 4بیماری ریزوکتونیا در چغندرقند بعضی از آغازگرها مانند 

های حساس درصد تشکیل نوار فقط در بوته 25با  50و  23ولکولی مورد توجه باشد. آغازگرهای درصد( برای ادامه کارهای م 15)
های مقاوم نسبت به بقیه آغازگرها، درصد درصد تشکیل نوار فقط در بوته 20درصد و  40ترتیب با به 32و  10و آغازگرهای 

 (. 4تشخیص و جداسازی مناسبی داشتند )جدول 

(. در کارهای اصلاحی 3شکل  ) متغیر بود 9/0 تا 35/0از در این تحقیق SSR آمده از نشانگر دستهدامنه ضریب تشابه ب
گیری هستند و برعکس ارقامی که برای کارهای اصلاحی در دورگ هابوتهارقامی که کمترین تشابه را با هم دارند، بهترین 

د.چندان مناسب نیستن های اصلاحیبیشترین تشابه ژنتیکی را با هم دارند برای برنامه

 براساس مشاهدات مولکولی هاي حساس و مقاومبوته بنديگروه. 3-1

دست آمد هها بالاتر باز دیگر روش جاکاردبه اینکه در مقایسه ضرایب همبستگی، مقدار ضریب همبستگی مربوط به روش توجهبا
 و براساس فواصل ژنتیکی هابوتهبندی د داشت، گروهو اطلاعات موجود وجوها بوتهو همچنین انطباق بالاتری بین تفکیک 
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ضریب همبستگی کوفنتیک براساس  .نجام گرفتا  UPGMAمو الگوریت جاکاردای با استفاده از ضریب تشابه تجزیه خوشه
دست هدار بدرصد معنی یکبا توجه به آزمون مانتل در سطح مشاهده شد و 73/0و ساده  69/0، دایس 76/0جاکارد ضریب تشابه 

  .آمد
بندی در فاصله شد. قابل ذکر است اگر این گروهگروه مجزا تقسیم زیر 10 به 55/0ای در فاصله نمودار خوشه ،برشاساس خطبر 
 .صورت گیرد شش زیرگروه ایجاد خواهد شد 46/0

 
 .SSR( جفت آغازگرهای PICتعداد نوارها و میزان اطلاعات چندشکلی ) .3 جدول

Table 3. Number of bands and polymorphism information content (PIC) of SSR primer pairs. 

تعداد کل  جفت آغازگر دیفر

نوار تولید 

 شده

تعداد نوار 

 چندشکل

تعداد 

نوار تک 

 شکل

محتوای 

اطلاعات 

 چندشکلی

درصد تجمعی تشخیص 

 بوته حساس از مقاوم

 )درصد(

1 SSR-2 1 1 0 75/0 15 
2 SSR-4 1 1 0 65/0 15 
3 SSR-9 3 3 0 75/0 15 
4 SSR-10 2 1 1 74/0 40 
5 SSR-11 1 1 0 74/0 10 
6 SSR-13 1 1 0 71/0 0 
7 SSR-14 1 1 0 71/0 10 
8 SSR-19 1 1 0 73/0 25 
9 SSR-20 2 2 0 73/0 15 
10 SSR-21 1 1 0 74/0 10 
11 SSR-23 4 4 0 71/0 15 
12 SSR-32 2 2 0 64/0 20 
13 SSR-45 3 3 0 54/0 5 
14 SSR-50 2 2 0 64/0 25 
16 SSR-55 1 1 0 71/0 10 
17 SSR-56 1 1 0 71/0 10 

 

 .به پوسیدگی ریشه ریزوکتونیایی چغندرقند آغازگرهای موثر جهت ادامه کارهای اصلاحی براساس درصد تشکیل نوار در گروه حساس و مقاوم. 4 جدول

Table 4. Effective primers for further breeding programs based on the percentage of band formation in sugar beet 

groups susceptible and resistant to rhizoctonia root rot. 

درصد  نواراندازه  آغازگر دیفر

 تشخیص

در  نوارتعداد 

 بوته حساس

ر نواتعداد 

در بوته 

 مقاوم

1 SSR50 200-150 25 5 0 
2 SSR4 250-200 15 3 0 
3 SSR32 250-200 20 0 4 
4 SSR10 350-300 40 0 8 
5 SSR23 510-380 25 4 1 
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 .SSR( به پوسیدگی ریشه ریزوکتونیایی با جفت اغازگرهای S( و حساس )Rبوته چغندرقند مقاوم ) 20مورفیسم نمودار درختی حاصل از پلی .3شکل 

Figure 3. Dendrogram of polymorphism of 20 sugar beet plants resistant (R) and susceptible (S) to rhizoctonia root rot with SSR primer 

pairs. 

 
 باشند. در گروه دومیم هابوتهدرصد  20روه قرار گرفتند که در مجموع در یک گ S1,S2,S3,S5 نتایج حاصل نشان داد که

S7 و S8 سوم ، گروهR4,R2,R3,R6 وگروه چهارم R7 وR8 صورت ها در این فاصله از بقیه مجزا شده و بهبقیه بوته .قرار گرفتند
های حساس و مقاوم به نسبت مساوی بوته میانشده کاررفته تنوع مشاهدههعبارت دیگر از نظر نشانگرهای بهبتکی قرار گرفتند. 

نظر ژنتیکی فاصله زیادی با از S4 حساس  بوتهو  R10 بوته مقاوم که ضریب تشابه نشان داددرصد قابل مشاهده بود.  60و حدود 
 هم دارند. 

نتایج تجزیه به  .شدهای اصلی انجام در چغندرقند، آزمون تجزیه به مؤلفه SSR به منظور تعیین نحوه پراکنش نشانگرهای
 لفه اولمؤ(. 5ها را تبیین کردند )جدول درصد از تنوع کل بین لاین 59مولفه اول حدود پنج های اصلی نشان داد که مولفه

از تغییرات کل را  62/7و مؤلفه پنجم  50/8مؤلفه چهارم  ،درصد 55/10درصد و مؤلفه سوم  22/13م لفه دوؤدرصد، م 46/18
ها در ژنوتیپش ، پراکنشودمشاهده میسطح ژنوم  در مورد استفاده SSR نشانگر مناسب نسبتاًاین درصدها توزیع . با تبیین کردند

را تفکیک  هابوته توانست ایبندی حاصل از تجزیه خوشههمانند گروه تقریبا لفه اصلی اول،ؤم پنج بعدی براساسیک نمودار سه
 (.4های حساس و مقاوم در یک گروه قرار گرفتند )شکل دادی از بوتهبندی دو بعدی تع(، اما با گروه5)شکل  کند
 

 . SSRمؤلفه اول بر اساس مشاهدات پنج مشخصات .5 دولج

Table 5. Characteristics of the first five components based on SSR observations. 
 
 
 
 
 
 
 

 واریانس تجمعی  واریانس جزء قادیر ویژه م ها لفهؤم

1 11/2 76/18 76/18 
2 48/1 22/13 98/31 
3 18/1 55/10 54/42 
4 95/0 50/8 04/51 
5 85/0 62/7 66/58 
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 .SSRر لفه اول حاصل از مشاهدات نشانگؤم پنج وسیلههچغندرقند بریزوکتونیایی  به پوسیدگی ریشه (S( و حساس)Rمقاوم ) هایدو بعدی بوته بندیگروه .4شکل 

Figure 4. Two dimensional grouping of resistant (R) and susceptible (S) plants to rhizoctonia root rot of sugar beet by the first five 

components obtained from SSR marker observations. 

 

 
 .SSRر حاصل از مشاهدات نشانگلفه اولؤم پنجه وسیلبهچغندرقند  ریزوکتونیایی به پوسیدگی ریشه (S) ( و حساسRمقاوم ) هایبعدی بوتهسه بندیگروه .5 شکل

Figure 5. Three dimensional grouping of resistant (R) and susceptible (S) plants to rhizoctonia root rot of sugar beet by the first five 

components obtained from SSR marker observations. 

DIM3 

DIM2 
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های اصلی لفهؤمتغیره مانند تجزیه به مهای چندبودن درصد تبیین تغییرات مولکولی در تجزیهشایان ذکر است که کم
حداکثر لفه اول برای توجیه ؤتواند ناشی از توزیع مناسب نشانگرهای مولکولی در سراسر ژنوم و در نتیجه عدم کفایت سه ممی

از طرفی توزیع مناسب . شدها استفاده بندی بوتهبه همین خاطر از پنج مؤلفه اول برای رسم نمودار و گروه تغییرات مولکولی باشد.
 تبرداری مناسب از کل ژنوم اسنهتر و بهتر مولکولی به دلیل نمونشانگرها در سراسر ژنوم به مفهوم ارزیابی دقیق

 .(Fazli & HaghMyrza, 2012) 
گیرد. هدف اصلی ها نیز صورت میبندی ژنوتیپگروه ،وسیله نشانگرهای مولکولیهدر اکثر مطالعات بررسی تنوع ژنتیکی ب

باشد. می در تفکیک ارقام مقاوم و حساس به بیماری ریزوکتونیا مناسب برای ادامه کارهای اصلاحی آغازگرهایدر اینجا انتخاب 
و آغازگری معرفی شود که بتواند در ادامه  که حداکثر فاصله ژنتیکی از هم داشته باشند شدندب انتخاهایی بوتهدر این راستا 

کارهای اصلاحی چغندرقند تفکیک مناسبی بین ارقام حساس و مقاوم ایجاد کند و همچنین در مطالعات بررسی تنوع ژنتیکی 
بندی های اصلی برای گروهلفهمؤای و تجزیه به خوشه تجزیهها نشان دهد. از بندی مناسبی بین ارقام و بوتهگروه بتواند

شده است  در چند مطالعه استفاده  ISSR ،RAPDرهای مختلفی از جملههای چغندرقند بر اساس مشاهدات نشانگژنوتیپ
(Qiaohong et al., 2012; Srivastara et al., 2007; Sen &Alikamanoglu, 2012)های نیابی ژمکانای برای . در مطالعه

درصد تنوع  71مجموعا  7و  5، 4های روی کروموزوم QTL که سه شد نشان داده مقاومت به پوسیدگی ریشه ریزوکتونیایی
 (.Lein et al., 2008دهند )فنوتیپی این صفت را پوشش می

های رضدر عکشت آن تا حد زیادی قابل انعطاف است با این وجود مناطق کشت آن  چغندرقند گیاهی زراعی است که
پوسیدگی ریزوکتونیایی ریشه (. Norouzi et al., 2017شود )زا تهدید میتوسط عوامل بیماریجغرافیایی جنوبی مناطق معتدله 

صورت یک مشکل در بسیاری از مناطق کشت چغندرقند در ایران و چنان بهشود همایجاد می R. solani چغندرقند که توسط قارچ
 ، در صورت عدم حذف پیش از انبارکردن، فراوانپوسیدگی ریزوکتونیایی  دارایریشه چغندرقند . در سرتاسر جهان وجود دارد

. شودمنجر شده و کاهش خلوص شربت های انباشتهفساد در توده ریشه (،Herr, 1996) درصد کاهش در عملکرد 50تواند به می
 د، تناوب زراعی و اقدامات شیمیایی کنترل نموهای زراعیتوان تا حدی از طریق روشپوسیدگی ریزوکتونیایی را می

 (Stump et al., 2004 .)توان به کنترل کامل دست یافت؛ بنابراین، های فوق نمیبا این حال، تنها با بکارگیری استراتژی 
 (.Norouzi et al., 2017) باشدثر پوسیدگی ریزوکتونیایی میؤمهم برای مدیریت م امریابی به ارقام مقاوم یک دست

در  یمولکول یکیکاوش تنوع ژنت یبرا لیصرفه پتانسبهثر و مقرونؤروش م کیتواند به عنوان یم زماهوارهینشانگر ر
 نیاز کارآمدتر یکیها ماهوارهزیر. (Srivastava et al., 2017) شوداستفاده  یکیژنت دیجد باتیبه ترک یابیدست یچغندرقند برا

 ندباشیمی چندالل عتیطبو بارز بودن مناسب در ژنوم، سهولت استفاده، و هم عیتوزاز نظر  یمولکول ینشانگرها
 (Srivastava et al., 2017; Bogachiva et al., 2019)ی . نشانگرهاDNAزماهوارهیر ی، مانند نشانگرها (SSRبه ،) طور

دهد تا یاصلاحگر اجازه م کیبه  SSR لیو تحل هیتجز شوند.یاستفاده م یمواد اصلاح یپیتنوع ژنوت یابیارز یبرا یاگسترده
 SSR ینشانگرها .(Khemleben et al., 2003; Bogachiva et al., 2019)کند  آشکارپشت سرهم را  DNA یتکرارها یچندشکل

 SSR ینشانگرهاآن برقابلیت بهتری دارند. علاوهافراد  یشاوندیبرآورد ساختار و روابط خو یبارز دارند و براتوارث هم SNPو 
 (.(Ataee et al., 2017 هستند یخنث ینشیعموماً از لحاظ گز

های ارزیابی کلاسیک و گزینش برای مقاومت به بیماری از نوع فنوتیپی بوده و به شرایط محیطی و به آنکه روشتوجهبا
کننده به اهان از عامل آلودهگیرند و نیز بعضی گیکننده وابسته هستند و در فصل خاصی از سال انجام مییکنواختی عامل آلوده

های مولکولی، به عنوان روش تکمیلی و یا جایگزین رو با استفاده از روشاینشوند، ازگریزند و به ظاهر مقاوم تلقی مینحوی می
ابزاری توانند می DNA بنابراین نشانگرهای مولکولی ،توان گیاهان دربردارنده ژن مقاومت را در سطح ژنوتیپی شناسایی نمودمی

 جویی در زمان ارزیابی و افزایش دقت انتخاب گردندهای مقاوم باشند و باعث صرفهمفید برای انتخاب ژنوتیپ
 (Norouzi et al., 1390  .) 

آلل در هر مکان ژنی را شناسایی کنند که متوسط تعداد نوار  4تا  1آلل با دامنه  31توانستند  SSR هایدر این مطالعه نشانگر
 SSR برای هر جفت آغازگر(PIC)  در این تحقیق محتوای اطلاعات چندشکلی .بود نوار 3/0ه ازای هر جفت آغازگر چندشکل ب
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 SSR45 مربوط به جفت آغازگر  PICکمترینو 75/0با  SSR9 وSSR2  مربوط به جفت آغازگرهای PIC نیز محاسبه شد. بیشترین

( در Abbasi et al., 2014. عباسی و همکاران )دست آمدهب 66/0حدود رها ای کل جفت آغازگبر PIC بود. میانگین 54/0با مقدار 
گزارش کردند که دامنه تعداد آلل به ازای هر   SSRنشانگر 18ژنوتیپ چغندرقند با استفاده از  168مطالعه خود روی تنوع ژنتیکی 

در بررسی دیگری  بود. 64/0 تغیر و میانگینم 83/0تا  36/0از  PIC آلل بود. همچنین دامنه 5/7و متوسط آن  1040آغازگر جفت 
 PIC هدامن وآلل  05/3آغازگر تعداد آلل به ازای هر جفت  ، متوسطSSRنشانگر  33ژنوتیپ چغندرقند با  129از تنوع ژنتیکی 

ای هر چه عدد متوسط تعداد قطعه چندشکل و محتو .(Peng et al., 2024) بود 462/0 تغیر و میانگینم 602/0تا  130/0از
اطلاعات چندشکلی به ازای هر جفت آغازگر بیشتر باشد کارایی آن نشانگر در گیاه مورد مطالعه بالاتر است و نمایانگر قدرت 

فاصله زیاد اند بیانگر توشده در هر مکان ژنی در این مطالعه میهای مشاهدهتعداد آللزیاد نبودن  باشد.تمایز بیشتر نشانگر می
 9و  8که درصد بالای پوسیدگی را نشان دادند و با نمرات  یهایبوتهچرا که از  ؛استفاده شده باشد مورد یهابوتهتنوع بیماری بین 

هایی و بدون علایم بودند استفاده شد. برای اعتبارسنجی نشانگرها باید از محدوده بوته 2و  1مشخص شدند و آنهایی که نمرات 
در این مطالعه، بیانگر  (66/0) بالا PIC اما میانگین ؛تنوع آللی بیشتر مشاهده گردد تا شودوسط مقاومت هم هستند استفاده که حد

دارای  SSR9و  SSR2 به اینکه جفت آغازگرهایتوجهشده در این مطالعه است. بااستفاده SSR نشانگرهایمناسب قدرت تمایز 
ا را به عنوان جفت آغازگرهای مفید و کارآمد برای توان آنهبنابراین می، بودند (75/0) بیشترین محتوای اطلاعات چندشکلی

 (Validation)جهت اعتبارسنجی  معرفی و پوسیدگی ریشههای چغندرقند مقاوم و حساس به بررسی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ
تشخیص با توجه به نوارهای  همچنین از نظر درصد. و برای شروع کارهای اصلاحی پیشنهاد شود انتخاب های بیشترنمونه
های بیشتر برای ادامه این جهت اعتبار سنجی در ژنوتیپ 50و  4،10،23،32های SSRهای حساس و مقاوم، شده در بوتهایجاد

درصد از کل تغییرات را بین  66/58مولفه اول  اصلی پنج هایلفهؤمبه طرفی بر اساس آزمون تجزیه شوند. از تحقیق معرفی می
آمده از دستهبه نتایج بتوجهولی با ؛ها صورت گرفتبندی مناسبی بین بوتهچند گروه. هر چغندرقند توجیه نمودند بوته 20

 بودنرابطه مستقیمی با مقاوم یا حساستواند می توان استنباط کرد که تنوع ژنتیکی ایجادشدهمی ها،دو بعدی بوته دندروگرام
 مختلف چغندرقند با نشانگر هایبوتهدر خصوص وجود تنوع ژنتیکی شده های انجامبه بررسیتوجهدر واقع با ها نداشته باشد.بوته

SSR   گروه خود در ها با وجود داشتن مقاومت یا حساسیت به بیماری پوسیدگی ریشه با فاصله از همبعضی از بوته شدمشخص
وم در یک گروه قرار گرفتند. و در چند حالت بوته حساس و مقا و همبستگی قابل توجهی را نشان ندادندیک گروه تک قرار گرفته 

تحت تأثیر یک و یا چند ژن خاص باشد که لزوماً وجود یا تواند میبودن گیاه چغندرقند مقاوم یا حساستوان استنباط کرد که می
 .شودها با یکدیگر نمیها باعث تشابه ژنتیکی و یا عدم تشابه ژنوتیپعدم وجود این ژن

 

 گیري نتیجه. 4
اند و کارایی مناسبی در خوبی در سطح ژنوم پراکنده شدهبهSSR ده از این تحقیق نشان داد که نشانگرهای آمدستهنتایج ب

 یو اعتبارسنج دییتا یبرا دارند. پوسیدگی ریشه ریزوکتونیاییهای چغندرقند مقاوم و حساس به ارزیابی تنوع ژنتیکی ژنوتیپ
 ینشانگر)ها( معرف نیبرتر تیو در نها شیشده آزماانتخاب یهاSSRوم با حساس و مقا یهااز نمونه یشترینشانگرها، تعداد ب

  خواهند شد.
 

 يرازگساپس .5
امکانات جهت انجام این  تامین در اصلاح و تهیه بذر چغندرقندتحقیقات  پژوهشی موسسهمعاونت های مالی حمایت وسیله ازبدین

 . دکمال تشکر را دار پژوهش
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